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摘要 : 营造 乡土 树 种 人 工 林 和 校 树 人 工 林 是 我 国 南亚 热带 森林 经 营 的 常见 模式 ， 但 土壤 真菌 群落 多 样 性 及 
功能 对 乡土 树种 和 核 树 人 工 林 的 响应 特征 与 机 制 尚 不 明确 。 本 研究 以 南亚 热带 4 个 乡土 树种 人 工 林 《马尾 
松 (Pinus massoniana) 、 火 力 楠 CMichelia macclurei? 、 米 老 排 CMytilaria laosensis) ~ T4 (Castanopsis 
hystrix) ) FA OBERE EF (Eucalyptus urophylla x E. grandis) 人 工 林 为 研究 对 象 , 基于 各 林 分 土壤 (0~20 
cm) 18S rRNA 高 通 量 测序 数据 ， 利 用 FUNGuild 数 据 库 ， 比 较 分 析 乡 土 树种 与 尾 巨 校 人 工 林 土壤 真菌 群落 
多 样 性 和 功能 类 群 的 差异 特性 及 其 影响 的 主导 土壤 环境 因子 。 结 果 表 明 : d) 5 个 研究 林 分 土壤 真菌 优势 
门 均 为 子 赛 菌 门 和 担子 菌 门 ， 但 不 同乡 士 树种 林 分 与 尾 巨 核 林 的 土壤 真菌 优势 目 存在 差异 。 O) 尾 巨 校 
林 土 壤 真菌 群落 多 样 性 高 于 乡 士 树种 人 工 林 ， 其 群落 组 成 结构 也 与 乡土 树种 人 工 林 差 异 显 著 〈(P<0.05) 。 
(3) 4 个 乡土 树种 人 工 林 土壤 的 腐生 营养 型 相对 丰 度 高 于 尾 巨 校 林 ， 且 火力 楠 林 和 米 老 排 林 土壤 从 梳 菌 根 

菌 相对 丰 度 明显 高 于 尾 巨 校 林 ， 尾 巨 校 林 土 壤 共 生 营 养 型 以 及 外 生 菌 根 真菌 和 木材 腐生 菌 的 相对 丰 度 明 
显 高 于 乡土 树种 人 工 林 。 (OD pH 是 导致 尾 巨 校 林 与 乡土 树种 人 工 林 土壤 真菌 群落 多 样 性 和 功能 类 群 差异 
的 主要 土壤 环境 因子 。 综 上 表明 ， 在 南亚 热带 地 区 将 尾 巨 校 林 改 建成 火力 楠 林 或 米 老 排 林 可 提高 土壤 养分 
水 平 ， 提 升 土壤 生态 功能 
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Abstract: Planting native tree species plantations and Eucalyptus plantations is a common model of 
forest management in south subtropical China, but the response characteristics and mechanisms of 
soil fungal community diversity and functions to native tree species and Eucalyptus plantations are 
still unclear. Based on the 18S rRNA high-throughput sequencing data of soil (0-20cm) in each 
stand and FUNGuild database, this study took 4 native tree species plantations(Pinus massoniana, 
Michelia macclurei, Mytilaria laosensis, Castanopsis hystrix) and exotic tree species Eucalyptus 
urophylla x E. grandis(EUG) plantations in the south subtropical China as the research object, and 


基金 项 目 : 国家 自然 科学 基金 (31560109, 320717640 ; 广西 自然 科学 基金 (2020GXNSFAA297208) . 
作者 简介 : 席 守 鸿 (19960 ， 硕 士 研究 生 ， 主 要 从 事 森 林 土 壤 生 态 研 究 ， 〈E-mail) 386343976@qq.com. 
* 通 信 作 者 : 覃 林 ， 博 士 ， 副 教授 ， 主 要 从 事 森 林 生 态 与 经 营 研究 ， (E-mail) nilniq@gxu.edu.cn。 

1 


compared and analyzed the diversity and functional groups of soil fungal communities between 
native tree species and EUG plantations, as well as the dominant soil environmental factors 
affecting them. The results were as follows: (1)The dominant phyla of soil fungi in the five stands 
between different native tree species and EUG plantations. (2) The a diversity of soil fungal 
communities in EUG plantation was higher than that in native tree plantations, and the community 
composition was significantly different from the native tree plantations(P«0.05). (3)The relative 
abundance of saprotroph in the native tree plantations was higher than that of EUG plantation, and 
the relative abundance of soil arbuscular mycorrhizal fungi in Michelia macclurei and Mytilaria 
laosensis plantations was markedly higher than that of EUG plantation. The relative abundance of 
soil symbiotroph, ectomycorrhizal fungi and wood saprotroph in EUG plantation was remarkably 
higher than that in the native tree plantations. (4) pH was the crucial soil environmental factor 
regulating the difference of soil fungal community diversity and functional group between EUG 
and native tree plantations. In general, there were significant differences in the structure and 
function of soil fungal community between native tree plantations and EUG plantations, which 
indicated that different stand types had great effects on soil fungal community and function. In 
conclusion, it is concluded that the soil nutrient level can be improved by converting the EUG 
plantation into native tree species plantations in the south subtropical China, and the soil 
ecological function could be improved by choosing Michelia macclurei or Mytilaria laosensis 
plantation as native tree species plantation. 
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真菌 是 土壤 微生物 的 重要 组 分 ， 在 植物 营养 、 有 机 质 分 解 和 介 导 疾病 等 方面 发 挥 着 关键 作用 〈van der 
Heijden et al., 2016; Aslani et al., 2022 ) 。 土壤 真菌 群落 多 样 性 是 评价 土壤 质量 的 重要 指标 (Martin et al., 2012; 
秦 红 等 ，2017; 于 天 赫 等 ，2021) 。 在 森林 生态 系统 中 ， 树 木 种 类 会 影响 土壤 真菌 群落 物种 组 成 ， 这 是 
因为 树种 的 凋落 物 及 其 根系 分 泌 物 对 土壤 性 质 有 很 大 影响 〈 陈 秀 波 等 ，2019) ， 而 土壤 性 质 的 改变 驱动 
土壤 真菌 群落 结构 和 功能 响应 〈 深 雪 等 ，2017; Wu etal., 2019) 。 为 了 深入 理解 土壤 生态 系统 的 功能 ， 必 
须 重 视 土 壤 真 菌 群 落 的 功能 多 样 化 CBarbi et al., 2016) 。 土 壤 真 菌 存 在 明显 的 功能 分 化 ， 例 如 腐生 真 
菌 作为 土壤 有 机 质 的 重要 分 解 者 ， 其 分 解 过 程 影响 元 素 循环 速率 (Frey et al., 2019) ; 菌 根 真菌 通过 与 植 
物 共生 形成 菌 根 为 植物 提供 营养 元 素 ; 病原 真菌 则 通过 感染 植物 组 织 获 得 能 量 , 从 而 影响 森林 健康 (Maron 
etal., 2011) 。 已 有 研究 发 现 ， 由 真菌 驱动 的 生态 系统 过 程 在 不 同 林 分 类 型 中 存在 差异 (Chen et al., 2019), 
当 土 壤 性 质 和 树种 组 成 等 外 界 因素 发 生变 化 时 ， 其 土壤 真菌 群落 的 多 样 性 及 功能 也 会 改变 (Snajdr et al., 
2013; Tedersoo et al., 2014) 。 因 此 ， 深 入 了 解 不 同 树 种 人 工 林 土壤 真菌 群落 多 样 性 和 功能 特征 及 其 影响 机 
制 可 为 人 工 造林 的 树种 选择 提供 科学 参考 ， 同 时 对 评估 人 工 林 土 壤 质 量具 有 重要 意义 。 

中 国人 工 林 面积 以 7 9$4.28 万 公顷 而 居 世 界 首位 〈 董 爱 荣 等 ，2004) 。 我 国 南亚 热带 地 区 气候 条 件 优 
越 ， 在 20 世 纪 80 年 代 以 来 大 规模 多 代 连 栽 外 来 速生 树种 核 树 (Eucalyptus) 人 工 林 ， 为 地 区 经 济 发 展 做 出 
了 重大 贡献 ， 但 也 导致 了 诸如 土壤 地 力 衰 退 、 生 物 多 样 性 丧失 和 生态 系统 稳定 性 降低 等 生态 问题 〈 邓 富 春 
等 ，2013) 。 随 着 森林 经 营 思 想 从 追求 木材 产量 的 单一 目标 转向 提升 生态 系统 服务 质量 和 效益 的 多 目标 ， 
营造 高 价值 乡土 阔 叶 林 ( 如 米 老 排 CMytilaria 1aosensigs)、 火 力 楠 CMicpelia macclurei) ~ 1 H = CParamichelia 
bailonii) 、 红 锥 (Castanopsis hystrix) 等 ) 已 成 为 我 国 亚热带 地 区 人 工 林 经 营 的 发 展 态势 (Wan et al., 2015; 
HET, 2018; You etal., 2020) 。 近 年 来 ,不 同学 者 对 南亚 热带 地 区 乡土 树种 与 校 树 人 工 林 土壤 微生物 量 
氮 与 可 溶性 氮 特 征 〈( 草 林 等 ，2017) 、 土 壤 磷 组 分 含量 和 吸附 性 能 《〈 郑 威 等 ，2020) 以 及 土壤 细菌 群落 多 
样 性 〈 谭 宏伟 等 ，2014;， 覃 讲 浩 等 ，2020) 等 进行 了 研究 。 目 前 关于 该 地 区 乡土 树种 与 校 树 人 工 林 土壤 真 
菌 群落 多 样 性 和 功能 还 知之 甚 少 ， 这 在 一 定 程度 上 制约 了 人 工 造林 树种 选择 的 科学 决策 。 

本 研究 以 我 国 南亚 热带 地 区 的 马尾 松 (Pinus massoniana) 、 火 力 楠 、 米 老 排 、 红 锥 等 4 个 乡土 树种 人 
工 林 和 尾 巨 核 (Eucalyptus urophylla x E. grandis) 人 工 林 为 研究 对 象 ， 基于 各 林 分 土壤 (0~20 cm) 真菌 18S 
TRNA 高 通 量 测 序数 据 及 FUNGuild 功 能 预测 方法 ， 旨 在 探讨 乡土 树种 人 工 林 土 壤 真 菌 群 落 多 样 性 和 功能 类 
群 是 否 与 尾 巨 校 人 工 林 有 显著 差异 ?以 及 影响 土壤 真菌 多 样 性 和 功能 差异 的 主要 土壤 环境 因子 是 否 具有 
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一 致 性 ? 以 期 揭示 核 树 人 工 林 改建 为 乡土 树种 人 工 林 后 土壤 真菌 群落 多 样 性 及 功能 的 变化 特征 及 其 调控 
机 制 , 为 深入 理解 南亚 热带 地 区 乡土 树种 与 外 来 树种 人 工 林 土壤 真菌 群落 的 生态 功能 提供 科学 
依据 。 
1 材料 与 方法 
1.1 研究 区 概况 与 土 样 采集 

研究 地 点 位 于 中 国 林业 科学 研究 院 热 带 林业 实验 中 心 (广西 凭 祥 ，106°50'’E，22 "10' N)。 该 地 区 气候 
类 型 为 南亚 热带 季风 性 半 湿 润 -湿润 气候 ， 年 均 气 温 21 C; 年 均 降 雨量 1 500 mm， 主 要 发 生 在 4 月 至 9 月 ; 
海拔 130~1 045 m， 地 貌 类 型 以 低 山 丘 陵 为 主 ， 地 带 性 土壤 为 花岗岩 发 育 的 山地 红壤 (He etal., 2013) o 
该 地 区 地 带 性 植被 为 亚热带 常 绿 阔 叶 林 , 20 世 纪 50 年 代 在 常 绿 阔 叶 林 皆 伐 迹地 上 种 植 了 杉木 。 米 老 排 、 
火力 楠 、 红 锥 、 马 尾 松 等 乡土 树种 人 工 林 于 20 世 纪 80 年 代 在 杉木 人 工 林 采伐 迹地 上 营造 ( 初 植 密度 均 为 2 500 
株 :hm2) 。 尾 巨 核 人 工 林 于 2008 年 在 杉木 人 工 林 采 伐 迹 地 上 种 植 〈 初 植 密度 为 2 S00 株 .hm2 ) , 20144E f 
伐 留 桩 形成 二 代 萌 芽 林 。2017 年 2 月 在 每 个 研究 林 分 内 随机 设置 3 块 20 m x 20 m 的 样 地 进行 林 分 调查 ， 各 样 
地 之 间距 离 至 少 大 于 20 m。5 个 林 分 的 立地 条 件 和 林 分 概况 见 表 1。 
在 上 述 各 个 样 地 内 的 左 对 角 线 上 随机 选取 3 个 样 点 ， 用 内 径 为 5 cm 的 土 钼 取 表 层 土壤 (0-20 cm), 然后 

将 3 个 取样 点 的 土壤 样品 混合 为 1 个 样品 ，5 个 林 分 共计 15 个 土壤 样品 。 土 壤 样品 装 入 聚 乙烯 保鲜 袋 并 用 生 

` 物 冰 袋 保 存 带 回 实 验 室 ， 土 壤 鲜 样 过 2 mm 钢 篇 后 分 三 份 : 一 份 贮 藏 于 -80C 的 冰箱 内 ， 用 来 提取 土壤 DNA; 
© 一 份 置 于 冰箱 4 'C 保 存 ,用 于 测定 土壤 硝 态 氮 和 和 氨 态 氮 含 量 ; 一 份 经 自然 风干 后 过 0.25 mm 得 保存 用 于 测定 
lan 土壤 基本 化 学 性 质 。 
O 表 1 5 个 研究 林 分 的 立地 条 件 和 林 分 特征 


Table 1 The site conditions and stand characteristics of the five plantations 


林 分 类 型 海拔 坡 向 坡度 胸径 树 高 林 分 密度 
Stand type Altitude (m) Slope aspect Slope gradient DBH (em) Tree height (m) Stand density 
©) (tree/hm?) 
A | PMP 540 SW 31 27.5 19.7 435 
MMP 550 NE 35 17.4 18.0 1 225 
> < MLP 550 NE 30 19.2 19.7 1 208 
uU 24.11) 18.81) 340(1) 
> CH d S ^ 10.2(ID 8.5(IT) 612(ID 
EUGP 475 S 15 5.8 T5 2 300 
ik: PMP. 马尾 松林 ;MMP. 火力 楠 林 ; MLP. 米 老 排 林 ; CHP. 红 锥 林 ; EUGP. 尾 巨 校 林 。(D. 主 林 层 ; (ID. 次 林 
E. Bh. 
Note: PMP. Pinus massoniana plantation; MMP. Michelia macclurei plantation; MLP. Mytilaria laosensis plantation; CHP. 


Castanopsis hystrix plantation; EUGP. Eucalyptus urophylla x E. grandis plantation. (I). Main forest layer; (II). Secondary forest 


layer. The same below. 


12 土壤 理化 性 质 测定 
TES IKE (SWC ) 采用 烘 干 法 测定 ; 土壤 pH 值 采 用 水 浸 提 ( 土 :水 =1 :2.5) 的 pH 计 (Prtavo 907 MULTI 
pH， 德 国 ) 测定 ; HRANE (SOC) 含量 采用 重 铬 酸 钾 外 加 热 法 测定 ; MEA NON) 含量 采用 酚 二 
WREE EIE; EA s 含量 采 1 ERANA: 速效 磷 CAP) EE RDOU he-t PL EG (TA 
测定 《和 鲁 如 坤 ，2000) . ME (CTN) 和 总 磷 CTP) 含量 采用 HSO4-HC1IO4 消 解 ， 然 后 用 SmartChem200 全 
自动 化 学 元 素 分 析 仪 Neun 法 国 ) 测定 ; ERFAN (C/N) 为 土壤 有 机 碳 与 全 毛 含 量 之 比 。 
13 DNA 提取 、PCR 扩 增 和 Illumina Miseq 测序 

采用 PowerSoile DNA Isolation Kit (MoBio, USA) 试剂 盒 提取 土壤 微生物 总 DNA， 之 后 用 1% 琼 脂 糖 


凝 胶 电 泳 检 测 基 因 组 DNA 的 完整 性 ， 用 微量 紫外 分 光 光 度 计 ThermoNanoDrop2000 (Thermo Fisher Scienti 
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fic) 测定 DNA 的 纯度 和 浓度 。 对 真菌 18S 引 物 1196R 〈5 - TCTGGACCTGGTGAGTTTCC-3 ')fllSSUO817F 
(5'- TTAGCATGGAATAATRRAATAGGA-3') 进行 PCR 扩 增 (Rousk et al, 20100 。PCR 扩 增 采用 Tran 
sStart Fastpfu DNA Polymerase, 20 kL 反应 体系 : 5xFastPfu Buffer 4 uL, dNTPs (2.5 mmol:L1)214 
L, Forward Primer (5 hmolL 1) 0.8 uL, Reverse Primer (5 hmolL 1) 0.8 uL, FastPfu Polymerase 0.4 
uL. BSA 0.2 uL, Template DNA 10 ng, fhddH20 820 uL. 95 "C 预 变性 3 min, 然后 95 C 30 s, 55 'C 
30 s, 72 C 45 s，35 个 循环 ， 最 后 72 "C 延伸 10 min, 10 'C 至 停止 ， 达 到 PCR 扩 增 条 件 。 每 个 样本 3 
个 重复 ， 将 同一 样本 的 PCR 产 物 混 合 后 用 2% 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检测 ， 使 用 AxyPrepDNA 凝 胶 回收 试剂 盒 〈A 
XYGEN 公 司 ) 切 胶 回 收 PCR 产 物 ; 并 将 PCR 产 物 用 QuantiFluorrM-ST 蓝 色 菊 光 定 量 系 统 (Promega 公 司 ) 进 
行 检测 定量 。 委 托 美 吉 生 物 科 技 (上 海 ) 有 限 公 司 (https://www.majorbio.com ) 用 Illumina Miseq PE300 
平台 进行 文库 构建 以 及 高 通 量 测序 。 全 部 样品 的 高 通 量 测序 结果 已 提交 NCBI SRA Chttps://www.ncbi.nlm. 
nih.gov/) ， 其 编号 为 PRJNA936188。 
1.4 生物 信息 学 分 析 
使 用 Trimmomatic 软 件 对 测序 读数 (reader) 的 接头 (adapter) 序列 和 低 质量 序列 进行 过 滤 。 利 用 Usearch 
软件 (vsesion 7.1, http://drive5.com/uparse/) 按照 97% 相 似 性 对 非 重复 序列 〈 不 含 单 序列 ) 进行 OTU 聚 类 ， 
在 聚 类 过 程 中 去 除 舱 合 体 ， 得 到 OTU 的 代表 序列 。 在 Qiime1l 平 台 采 用 RDP classifier 贝 叶 斯 算法 对 97% 相 似 
水 平 的 OTU 人 代表 序列 比 对 Silva CReleasel23, http:/www.arb-silva.de) 数据 库 〈 置 信和 度 阐 值 为 0.7〉 获 得 各 土 
> 壤 样 品 真菌 的 分 类 学 信息 ， 将 OTU 表 和 物种 信息 表 合 并 后 ， 利 用 Python3.8 软 件 比 对 FUNGuildv1.1 数 据 库 来 
e 解析 各 样品 真菌 群落 的 营养 型 (Trophic mode) 和 功能 类 群 (Guild) 。 为 了 保证 解读 真菌 功能 类 群 的 可 靠 
~ 性 ， 只 保留 置信 和 度 “ 极 可 能 ”(highly probable) 和 “很 可 能 ”(probable) 两 个 等 级 (Nguyen et al., 2016) 。 
利用 Kruskal-Wallis 秩 和 检验 法 对 不 同 林 分 土壤 真菌 门 、 目 进行 差异 显著 性 检验 。 土 壤 样 品 真菌 群落 的 
a 多 样 性 采用 基于 OTU 的 Chaol 指 数 、Shannon 指 数 和 Simpson 指 数 来 表征 ; 其 中 ，Simpson 指 数 越 小 代表 多 
样 性 越 大 ， 计 算 由 Mothur 软 件 完成 (Patrick et al, 2017) 。 不 同 林 分 之 间 土 壤 理 化 性 质 、 真 菌 群落 a 多 样 性 
的 差异 显著 性 采用 单 因素 方差 分 析 (One-way ANOVA) 检测 ， 并 用 Duncan 法 进行 多 重 比 较 ; 使 用 Spearman 
秩 相关 系数 检验 a 多 样 性 与 土壤 理化 性 质 因 子 之 间 的 相关 性 。 以 上 计算 均 使 用 SPSS26.0 软 件 CSPSS, Inc, 
Chicago, IL)〉 完 成 。 
基于 OTU 的 Bray-Curtis 距 离 ， 利 用 RR 软件 vegan 程 序 包 中 的 “metaMDS ( )” 函 数 对 不 同 土壤 样品 的 真菌 群 
p 落 B 多 样 性 进行 非 度 量 多 维 标 度 CNon-metric multidimensional scaling; NMDSO 分 析 ; 进而 用 基于 999 次 置 
c 换 检 验 的 置换 多 元 方差 分 析 (Permutational multivariate analysis of variance, PERMANOVAO ) 检测 各 土壤 样 
= 品 真菌 群落 B 多 样 性 的 差异 显著 性 , 计算 由 R 软 件 vegan 程 序 包 中 的 “adonis ()” 函 数 完成 。 以 加 权 Bray-Curtis 
© 非 相似 性 矩阵 作为 响应 变量 ， 以 土壤 理化 性 质 为 预测 变量 ， 采 用 广义 非 相 似 模型 《Generalized dissimilarity 
model, GDM) (Ferrier et al., 2007) 分 析 土 壤 理 化 性 质 对 林 分 土壤 真菌 群落 Bb 多 样 性 的 影响 ， 即 y 轴 的 变化 
幅度 代表 土壤 真菌 群落 OTU 周 转速 度 在 土壤 理化 性 质 影响 下 的 相对 强度 ， 因 而 y 轴 变化 幅度 越 大 ， 则 表征 
土壤 理化 性 质 对 真菌 群落 组 成 结构 影响 越 大 ; 计算 由 R 软 件 的 gdm 程 序 包 完成 ， 只 有 对 GDM 拟 合 有 效 的 变 
量 才 会 有 图 输出 。 利 用 宛 余 分 析 (Redundancy analysis, RDA) 探讨 土壤 真菌 功能 类 群 与 土壤 理化 性 质 因 子 
之 间 的 关系 ， 并 采用 蒙特 卡 罗 置 换 检验 (Monte Carlo permutation test) (置换 次 数 为 999 次 ) 检测 土壤 理化 
因子 影响 土壤 真菌 功能 类 群 的 显著 性 ， 计 算 由 R 软 件 的 vegan 程 序 包 中 的 “rda (V RAKI. 


2 ”结果 与 分 析 


2.1 土壤 理化 性 质 
方差 分 析 表 明 ， 尾 巨 校 林 土 壤 含 水 量 与 火力 楠 林 差 异 不 显著 P>0.05) ， 但 显著 高 于 马尾 松林 和 红 椎 
林 且 显著 低 于 米 老 排 林 P<0.05) 〈 表 2) 。 尾 巨 核 林 土 壤 pH 显著 高 于 火力 楠 林 、 米 老 排 林 和 红 锥 林 ， 而 
与 马尾 松林 无 显著 差异 。 其 余 7 个 土壤 理化 性 质 土壤 有 机 碳 、 总 气 、 确 态 氮 、 铵 态 氮 、 总 磷 、 速 效 磷 和 
土壤 碳 氮 比 ) 在 尾 巨 核 林 与 4 个 乡土 树种 人 工 林 之 间 均 无 显著 差异 。 
表 2 5 个 林 分 的 土壤 理化 性 质 平 均值 标准 差 ，n=3) 
4 


202305.00170v1 


chinaXiv 


ChinaXiv 合 作 期 刊 


Table 2 Soil physicochemical properties in five types of the plantation (mean + SD, n=3) 


林 分 ”土壤 含水 pH 土壤 有 机 总 所 Ts C TES TC 总 磷 速效 磷 ERWE 
类 型 量 碳 TN NO3-N NH4-N TP AP 比 C/N 
Stand SWC(%) SOC (g/kg) (mg/kg) (mg/kg) (g/kg) (mg/kg) 

type (g/kg) 

PMP 19.7+0.8a 4.1+0.06bc 20.1+0.5a 1.5+0.4a 6.0+2.0b 12.5+0.2a 2.2+0.3b 35.8+12.2a  15.124.8a 
MMP 24.0+0.2b 3.9+0.02a 20.8+l.9ab 2.4+0.3b ”3.5+1.7ab 12.5+0.2a 1.7+0.1ab 41.4+6.6a 9.0+1.5a 
MLP 27.7+1l.4c 4.0+0.lab 25.6+3.4b 2.0+0.lab 4.1+0.9ab 12.2+0.3a 1.4+0.7ab 31.0+6.4a — 13.222.7a 
CHP 20.7+0.3a 3.9+0.lab  21.9:1.6ab  1.520.5ab 2.7+0.la 12.5+0.1a 1.0+0.04a 32.8+4.4a 15.7+4.7a 
EUGP 25.6+1.6b 4.3+0.lc 20.8+2.0ab 1.8+0.5ab 3.7+0.6ab 12.4+0.1a 1.4+0.2ab 35.8+13.5a 13.3+5.6a 


iE: 同 列 不 同 小 写字 母 表示 不 同 林 分 间 差 异 显 著 (P<0.05) 。 


Note: Different lowercase letters in the same column indicate significant differences among different stands at 0.05 level. 


22 ”基于 物种 分 类 水 平 的 土壤 真菌 群落 组 成 
在 相似 水 平 为 97% 的 条 件 下 ， 对 OTU 的 代表 序列 进行 物种 注释 ， 获 得 全 部 土壤 样品 的 真菌 为 33 门 54 纲 
84 目 109 科 110 属 。5 个 林 分 土壤 真菌 优势 门 (相对 丰 度 三 10%) 分 别 是 子 襄 菌 门 (Ascomycota) (40.6%~76.1%) 


MF 


目 


l] (Basidiomycota) (15.4%~41.2%) (图 1]: AO (相对 丰 度 宇 10%) 。Kruskal-Wallis 秩 和 检验 
表明 ， 这 2 个 优势 菌 门 的 相对 丰 度 在 尾 巨 校 林 与 4 个 乡土 树种 人 工 林 间 无 显著 差异 (P>0.5) 。 

全 部 林 分 土壤 真菌 相对 丰 度 较 高 的 前 10 个 目 分 别 是 : 伞 菌 纲 未 分 类 目 (Agaricomycetes_unclassified) 、 
肉 座 菌 


(Hypocreales) . WŒ H (Eurotiales) . HIRA H CArchaeorhizomycetales) ~ JA A% i H 


COnygenales) , 3655 = H CSordariales) , {RH H (Tremellales) TKI ]4& 27 H CAscomycota. unclassified ) . 
Incertae Sedis 2&7 RARI H.. (Sordariomycetes unclassified) (图 1: B) 。Kruskal-Wallis 秩 和 检验 发 


现 ， 尾 巨 核 林 的 古 根 菌 目 的 相对 丰 度 显著 低 于 米 老 排 林 ， 爪 甲 团 事 菌 目的 相对 丰 度 显著 低 于 马尾 松林 和 红 
锥 林 ， 而 其 银耳 目 和 肉 座 菌 目的 相对 丰 度 却 显 音 高 于 红 锥 林 和 米 老 排 林 ， 姜 壳 菌 目 则 显著 高 于 红 椎 林 
CPX0.05) 。 
A B 
101 g — 10 
_ 80 = _ 80 
sE 60 sE 60 
* * 
RE RB 
S 9 4 Ee 40 
g E 
20 20 
PMP MMP MLP CHP EUGP PMP MMP MLP CHP EUGP 
林 分 类 型 Stand type 林 分 类 型 Stand type 
未 知 真菌 门 担子 菌 门 EE STIM m 区 党 菌 纲 林 知 目 5 肉 座 菌 目 m 区 过 菌 目 
Fungi unclassified Basidiomycota Glomeromycota Sordariomycetes unclassified Hypocreales Sordariales 
, p” 子 赛 菌 门 伞 菌 纲 未 知 目 aS sud 散 赛 菌 目 
E Eukaryota_unclassified M Ascomycota E Others m Agaricomycetes_unclassified E ceas sedis MA. 
naa acarne Sedis 子 讲 菌 门 未 知 目 JRR HIE PE H E 
W rid incertae, sedi " Ascomycota unclassified " Onygenales E Others 
EESTI a SHH 


Archaeorhizomycetales Tremellales 


A. 门 水 平 上 ;，B. 目 水 平 上 。PMP. 马尾 松林 ; MMP. KH; MLP. 米 老 排 林 ; CHP. 红 锥 林 ; EUGP. 尾 巨 核 林 。 下 
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同 。 
A. At the phylum level; B. At the order level. PMP. Pinus massoniana plantation; MMP. Michelia macclurei plantation; MLP. 
Mytilaria laosensis plantation; CHP. Castanopsis hystrix plantation; EUGP. Eucalyptus urophylla x E. grandis plantation. The same 
below. 
1 不 同 林 分 土壤 真菌 门 、 目 的 相对 丰 度 
Fig.1 Relative abundance of soil fungi phylum and order in the different stands 

23 ”基于 OTU 水 平 的 土壤 真菌 群落 多 样 性 
2.3.1 a 多 样 性 

本 研究 的 全 部 土壤 样品 共 获 得 580 568 条 优化 序列 ， 平均 每 个 土壤 样品 有 38 704 条 序列 且 平均 序列 长 
度 为 401 bp。 随 着 测序 数量 的 增加 ， 稀 琉 曲 线 逐 渐 趋 于 平坦 ， 说 明 测 序数 据 能 够 反映 土壤 样本 真菌 群落 的 
实际 情况 (图 2〉。 按 97% 相 似 性 对 优化 序列 进行 聚 类 得 到 440 个 OTU，5 个 林 分 土壤 共享 114 个 OTU; 
Hp, BEHIA OTU 数目 (279 个 ) 高 于 4 个 乡土 树种 人 工 林 (马尾 松林 215 A, IER 263 个 ， 米 
老 排 林 250 个 和 红 椎 林 181 个 ) ， 其 独 有 OTU 数目 〈57 个) 也 明显 高 于 4 个 乡土 树种 人 工 林 (马尾 松林 
17 个 ， 火 力 楠 林 21 个 ， 米 老 排 林 16 个 和 红 椎 林 8 个 ) 。 


250 


200 


150 


OTUs 数量 


OTUs number 


0 10 000 20 000 30 000 40 000 
序列 Sequence 


图 2 各 林 分 土壤 真菌 群落 OTU 的 稀释 曲线 
Fig.2 Dilution curve of soil fungal community OTU in each plantation 
方差 分 析 表 明 ， 尾 巨 校 林 土 壤 真 群落 的 Chao1 指 数 显 著 高 于 红 锥 林 CPX0.05D ， 而 与 其 余 3 个 乡土 树种 
人 工 林 无 显著 差异 (P>0.05) (图 3: AO ，Shannon 指 数 与 4 个 乡土 树种 人 工 林 的 差异 不 显著 (图 3: B), 
但 其 Simpson 指 数 则 显著 低 于 4 个 乡土 树种 人 工 林 (图 3: CO 。 总 体 而 言 ， 尾 巨 核 林 土 壤 真菌 群落 多 样 性 显 
著 高 于 4 个 乡土 树种 人 工 林 。Spearman 秩 相关 分 析 发 现 ， 仅 有 Simpson 指 数 与 土壤 pH (y=-0.549，P=0.034) 
呈 显 著 负 相关 CPQ.05) 。 
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不 同 小 写字 母 表示 不 同 林 分 间 的 差异 显著 (P«0.05) 。 


Different lowercase letters represent significant differences between different stands at 0.05 


Fig.3 a-diversity index of soil fungal communities 


2.3.2B 多 样 性 
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level . 


图 3 各 林 分 土壤 真菌 群落 的 a 多 样 性 指数 


in each stand 


基于 Bray-Curtis 距 离 的 NMDS 分 析 发 现 ，NMDS 前 两 轴 较 好 表征 了 各 林 分 土壤 样品 真菌 群落 结构 的 差 


异 (Stress=0.072) (图 4) 。PERMANOVA 分 析 表 明 ， 尾 巨 核 林 分 别 与 马 


尾 松 林 (Fpseudo=5.06, P=0.001) ` 


火力 楠 林 (Fpseudo=2.92, P=0.043) ^ 米 老 排 林 CF'pseudo72.28, P=0.045) 和 红 锥 林 C Fpseudo74.56, P-0.001) 


的 土壤 真菌 群落 结构 存在 显著 差异 (P<0.05) 。 广 义 非 相 似 模 型 (GDM) 


分 析 指 出 ， 影 响 林 分 土壤 真菌 群 


落 组 成 结构 差异 的 理化 性 质 因子 可 分 为 3 类 : 第 1 类 是 变量 在 低 梯度 区 影 
(图 5: E) ， 第 2 类 是 在 高 梯度 区 时 影响 较 大 ， 即 TN 在 约 高 于 2.1 g/kg 时 ， 


响 较 大 ， 即 SOC (图 5: A) 和 TP 
真菌 群落 结构 的 变化 随 梯度 值 增 


大 显著 增 大 图 5: BO ; 第 3 类 是 随 着 变量 值 的 增加 而 真菌 群落 结构 变化 缓慢 增加 ， 即 pH 值 ( 图 5: CO 、 


NH4-N (图 5: D) 和 SWC (图 5: F) 。 
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图 4 不 同 林 分 土壤 真菌 群落 结构 的 非 度量 多 维 尺度 分 析 


Fig.4 Non-metric multidimensional scaling (NMDS) analysis of soil fungal community structure in different 


stands 
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图 5 土壤 理化 性 质 对 林 分 真菌 群落 组 成 结构 影响 的 广义 非 相 似 模 型 分 析 
Fig.5 Effects of soil physiochemical properties on fungal community structure in the studied stands by generalized 


dissimilarity model (GDM) 
24 土壤 真菌 群落 的 功能 类 群 


3& T FUNGuild v1.1 数 据 库 对 全 部 土壤 样品 真菌 群落 的 营养 型 和 功能 类 和 群 ; 


8 


行 鉴定 分 类 , 将 检测 出 的 75 
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MOTU ( 占 总 OTU 数 目的 18.2% ) 分 为 6 个 营养 型 和 10 个 功能 类 群 。6 个 营养 型 分 别 是 腐生 营养 型 (saprotroph )、 


共生 营养 型 〈symbiotroph) 、 病 理 营 养 型 (pathotroph) 、 病 理 -腐生 营养 型 (pathotroph-saprotroph) 、 病 


理 - 共 生 营 养 型 (pathotroph-symbiotroph ) 和 病理 -腐生 -共生 营养 型 (pathotroph-saprotroph-symbiotroph) 〈 图 
6A) 。 其 中 ， 腐 生 营养 型 是 4 个 乡土 树种 人 工 林 的 优势 营养 型 (21.7%~76.3%) ， 而 尾 巨 核 林 中 共生 营养 


型 相对 丰 度 最 大 (45.7%) o 


10 个 真菌 功能 类 群 分 别 是 内 生 - 寄 生 -植物 病原 真菌 〈endophyte-fungal parasite-plant pathogen) 、 内 生 - 
植物 病原 -木材 腐生 菌 Cendophyte-plant pathogen-wood saprotroph ) 、 植 物 病原 -未 定义 腐生 真菌 (plant 
pathogen-undefined saprotroph) 、 动 物 病 原 -寄生 -未 定义 腐生 真菌 Canimal pathogen-fungal parasite-undefined 
saprotroph) )、 苍 腐生 -木材 腐生 真菌 (stem saprotroph-wood saprotroph)、 外 生 菌 根 真菌 (ectomycorrhizal fungi). 
从 梳 菌 根 真 菌 〈arbuscular mycorrhizal fungi? 、 木 材 腐生 菌 〈wood saprotroph) 、 烘 腐生 -土壤 腐生 菌 〈dung 


saprotroph-soil saprotroph) 、 植 物 病原 菌 (plant pathogen? 图 6B) 。 其 中 ， 尾 巨 校 林 土 壤 外 生 菌 根 真菌 和 


木材 腐生 菌 功 能 类 群 的 相对 丰 度 〈 分 别 是 44.7% 和 11.0%) 明显 高 于 4 个 乡土 树种 林 分 ， 而 丛 枝 菌 根 真 菌 在 


火力 楠 林 和 米 老 排 林 中 的 相对 丰 度 (分 别 是 17.5% 和 20.8%)〉 明显 高 于 尾 巨 核 林 。 
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图 6 不 同 林 分 土壤 真菌 群落 营养 型 A) 和 功能 类 群 (B) 的 相对 丰 度 


Fig.6 Relative abundances of trophic modes (A) and functional groups (B) under soil fungi communities in the 


different stands 


不 同 林 分 土壤 真菌 功能 类 群 与 土壤 理化 性 质 的 RDA 分 析 发 现 (图 7) ，RDA 前 2 


共计 解释 了 所 有 


言 息 的 95.43% (CRDAI 轴 、RDA2 轴 的 解释 率 分 别 为 87.62% 和 7.8199) 。 其 中 ， 尾 巨 核 林 的 土壤 样品 位 于 
RDAI 轴 的 正 侧 ， 而 乡土 树种 人 工 林 则 位 于 RDA1 轴 的 负 侧 。Monte Carlo 置换 检验 发 现 ，pH 值 是 显著 


CP=0.045) 影响 尾 巨 核 林 土 壤 真 菌 功能 类 群 与 4 个 乡土 树种 人 工 林 差 异 的 主导 因子 。 
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图 7 不 同 林 分 土壤 真菌 功能 类 群 与 理化 性 质 相 关 性 的 宛 余 分 析 


Fig. 7 Redundancy analysis of correlation between functional groups and physicochemical properties of soil fungi 


in different stands 
3 Wit 


3.4. 不 同 林 分 类 型 对 土壤 真菌 群落 多 样 性 的 影响 

土壤 真菌 的 子宫 菌 门 与 担子 菌 门 能 够 降解 木质 素 和 角质 素 等 难 分 解 物质 ， 被 认为 是 森林 土壤 中 的 核心 
微生物 ， 在 土壤 养分 循环 以 及 微生物 区 系 的 功能 和 稳定 性 中 发 挥 重要 作用 ( 乔 沙 沙 等 ，2017; Wang etal., 
2018) 。 本 研究 发 现 ， 子 襄 菌 门 和 担子 菌 门 是 5 个 研究 林 分 土壤 真菌 的 主要 优势 菌 门 ， 该 结果 与 南亚 热带 
地 区 人 工 块 状 造 林 后 自然 恢复 形成 的 乡土 树种 人 工 林 ( 宋 战 超 等 , 20200 和 尾 巨 核 人 工 林 ( 陈 祖 静 等 , 2020) 
一 致 。 一 般 来 说 ， 土 壤 养分 富 集 有 利于 富 养 型 真菌 生长 ， 土 壤 养分 相对 贫 将 时 寡 营 养 型 真菌 的 相对 丰 度 会 
增加 (Schneider et al., 2012) 。 本 研究 中 ， 米 老 排 林 土 壤 中 十 根基 目的 相对 丰 度 明显 高 于 尾 巨 核 林 ， 其 
因 在 于 古 根 菌 目 通常 分 布 在 可 为 腐生 真菌 提供 有 机 质 的 物种 的 根 际 (Meng et al., 2020) ， 而 米 老 排 林 土 壤 
的 有 机 碳 高 于 尾 巨 核 林 。 同 时 ， 马 尾 松 林 和 红 锥 林 土 壤 的 爪 甲 团 襄 菌 目 相对 丰 度 显著 高 于 尾 巨 核 林 ， 可 能 
是 这 2 个 林 分 的 土壤 pH 和 含水 量 显著 低 于 尾 巨 核 林 ， 因 有 研究 表明 较 低 的 pH 和 含水 量 能 增加 土壤 爪 甲 团 圳 
A HEE (Claudia et al., 2022) 。 此 外 ， 已 有 研究 认为 ， 凑 壳 菌 目 和 银耳 目 荔 群 的 相对 丰 度 与 pDH《〈 满 百 谭 
等 ，2021) 和 凋落 物 含量 〈Chen etal., 2020) 呈正 相关 ， 而 凋落 物 含量 又 与 林 分 密度 密切 相关 〈 周 弘 愿 ， 
2019) 。 本 研究 中 尾 巨 校 林 的 土壤 pH 和 林 分 密度 高 于 乡土 树种 人 工 林 ， 这 可 能 是 导致 凑 壳 菌 目 和 银耳 目 戎 
群 在 尾 巨 校 林 中 语 集 的 原因 。 

相 较 于 乡土 树种 人 工 林 ， 尾 巨 校 林 土 壤 真 菌 群落 有 着 较 高 的 总 OTU 数 、 特 有 OTU 数 、Chaol 和 Shannon 
指数 以 及 较 低 的 Simpson 指 数 , 说 明 尾 巨 校 林 的 土壤 真菌 群落 a 多 样 性 高 于 乡土 树种 人 工 林 。 己 有 研究 发 现 ， 
森林 土壤 真菌 a 多 样 性 与 土壤 pH 值 之 间 具 有 显著 正 相 关 性 (Shen etal., 2014) ， 这 是 因为 pH 值 的 不 同 会 改 
变 土壤 环境 ， 进 而 影响 土壤 真菌 群落 多 样 性 (Green et al., 2004) 。Spearman 秩 相关 分 析 表 明 ，5 个 研究 林 
分 土壤 真菌 群落 的 Simpson 指 数 与 pH 值 显著 负 相 关 (PX<0.05) ,而 尾 巨 校 林 土壤 pH 值 高 于 乡土 树种 人 工 林 ， 
可 见 土 壤 pH 是 调控 尾 巨 校 林 土壤 真菌 群落 Qa 多样 性 高 于 乡土 树种 人 工 林 的 主要 因子 。 然 而 , 宋 战 超 等 (2020) 

10 


r 
|; 
ZAN 


Špar 


ul 


ChinaXiv 合 作 期 刊 


发 现 土 壤 碳 氮 含 量 是 影响 南亚 热带 地 区 不 同人 工 林 土壤 真菌 多 样 性 的 关键 因素 ，Yang 等 “2020) 指出 黄 
高 原 人 工 林 土 壤 真菌 多 样 性 受 士 壤 碳 氮 比 的 控制 。 本 研究 没有 发 现 土壤 碳 氮 含量 或 碳 氮 比 是 影响 乡 士 树种 
人 工 林 与 尾 巨 校 林 土 壤 真 菌 群落 多 样 性 差异 的 主导 因素 ,原因 是 二 者 的 土壤 碳 氮 含量 及 碳 氮 比 均 无 显著 差 
异 。NMDS 分 析 和 PERMANOVA 分 析 表 明 ， 尾 巨 校 林 与 4 个 乡土 树种 人 工 林 土壤 真菌 群落 结构 差异 显著 ， 
结合 GDM 分 析 和 土壤 理化 性 质 的 ANOVA 分 析 结 果 ， 推 测 土壤 含水 量 和 pH 是 导致 此 差异 的 主要 原因 。 已 
大 量 研究 表明 ，pH 是 影响 森林 土壤 真菌 群落 B 多 样 性 的 重要 因子 ， 如 Ping 等 (2017) 研究 认为 pH 对 长 白山 
森林 土壤 真菌 群落 B 多 样 性 的 影响 较 大 ， 陈 祖 静 等 (20200 发 现 核 树 林 土 壤 真菌 群落 变化 对 施肥 的 响应 与 
pH 呈 负 相关 。 此 外 ,也 有 研究 表明 土壤 含水 量 与 土壤 真菌 群落 结构 密切 相关 《〈 杨 立 宾 等 ，2017; Chen et al., 
2019) 。 综 上 所 述 ，pH 是 导致 尾 巨 校 林 与 乡土 树种 人 工 林 土壤 真菌 群落 多 样 性 和 结构 存在 差异 的 主要 土壤 
环境 因子 。 

3.2 不 同 林 分 类 型 对 土壤 真菌 群落 功能 类 群 的 影响 

真菌 有 着 复杂 的 生活 史 ， 部 分 真菌 为 了 适应 生存 环境 会 主动 采用 多 种 营养 方式 ， 这 是 真菌 特有 的 较为 
高 级 的 生存 策略 〈 能 丹 等 ，2020) 。 本 研究 发 现 ， 乡 土 树 种 人 工 林 土壤 中 腐生 营养 型 为 真菌 优势 营养 型 ， 
意味 着 乡土 树种 人 工 林 土 壤 中 的 子宫 菌 门 和 担子 菌 门 主要 是 腐生 营养 型 。 己 有 研究 也 表明 我 国 其 它 地 区 乡 
土 树种 人 工 林 土 壤 真 菌 优势 营养 型 为 腐生 营养 型 〈( 邓 娇 妖 等 ，2020; KIRS, 2022), MERKENE 
二 中 重要 的 分 解 者 在 养分 循环 方面 作用 重大 (Nie et al., 2018; 孙 倩 等 ，2019) 。 但 是 ， 尾 巨 校 林 土壤 真菌 
生 营 养 型 占 优势 ， 说 明 其 土壤 中 子 襄 菌 门 和 担子 菌 门 多 为 共生 营养 型 。 因 此 ， 在 南亚 热带 地 区 营造 乡土 
树种 人 工 林 取 代 尾 巨 核 林 有 利于 提高 土壤 肥力 ， 改 善 土壤 质量 。 
本 研究 发 现 ， 从 枝 菌 根 真菌 类 群 在 火力 楠 和 米 老 排 人 工 林 中 的 相对 丰 度 显著 高 于 尾 巨 校 林 ， 而 从 枝 菌 
根 真菌 有 促进 植物 生长 、 改 善 土壤 结构 以 及 提高 植物 抵御 不 良 环境 的 能 力 (AI-Yahya’ei et al., 2011; Wilson 
etal,2016) ， 据 此 推测 尾 巨 校 林 改建 成 火力 楠 或 米 老 排 人 工 林 后 将 提升 土壤 生态 功能 。 值 得 注意 的 是 ， 
尾 巨 核 林 土壤 的 外 生 菌 根 真 菌 和 木材 腐生 真菌 类 群 明显 高 于 乡 士 树种 人 工 林 ， 这 直接 导致 尾 巨 校 林 土壤 
的 共生 营养 型 真菌 成 为 优势 型 , 因为 外 生 菌 根 真 菌 和 木材 腐生 菌 属于 共生 营养 型 (万 伟 等 , 2021; Gilmartin 
etal., 2022) 。 刘 兵 〈2020) 研究 发 现 ， 南 亚热带 地 区 多 代 连 栽 校 树林 土壤 中 共生 营养 型 真菌 占 比 最 多 ， 
旦 木材 腐生 菌 为 优势 功能 类 群 ， 陈 祖 静 等 (2020) 研究 认为 南亚 热带 地 区 尾 巨 校 林 土 壤 中 外 生 菌 根 真 菌 占 
比 最 高 ， 这 些 与 本 研究 结果 一 臻 。 外 生 菌 根 真 菌 能 提高 植物 对 养分 和 水 分 的 吸收 (Nasholm et al., 1998) ， 
而 木材 腐生 真菌 起 到 传导 水 分 的 功能 ， 也 能 增强 植物 的 吸水 能 力 CGilmartin et al., 2022) 。 因 此 ， 在 南亚 
带 地 区 种 植 尾 巨 校 人 工 林 能 提高 土壤 外 生 菌 根 真菌 和 木材 腐生 菌 丰 度 ， 增 加 植物 对 土壤 水 分 及 其 他 营养 元 
素 的 吸收 ,但 进而 会 导致 土壤 肥力 下 降 。Monkai 等 (2022) 研究 发 现 土 壤 pH 的 降低 会 减少 外 生 菌 根 真菌 形 
成 .本 研究 中 尾 巨 校 林 土 壤 pH 高 于 乡土 树种 人 工 林 , 可 能 是 导致 尾 巨 校 林 土壤 中 外 生 菌 根 真菌 富 集 的 原因 。 
土壤 真菌 功能 与 林 分 凋落 物 密切 相关 ， 而 木材 腐生 菌 一 般 存在 于 植物 体内 (Gilmartin et al., 2022) ， 其 在 
尾 巨 核 林 土 壤 中 富 集 ， 可 能 是 尾 巨 核 林 凋 落 物 中 的 木材 腐生 菌 多 于 乡土 树种 人 工 林 导 致 ， 有 具体 原因 还 有 进 
步 研 究 。 宛 余 分 析 和 Monte Carlo 置 换 检验 表明 , pH 是 导致 尾 巨 核 林 和 乡土 树种 人 工 林 士 壤 真 菌 功 能 类 群 
差异 的 主要 土壤 环境 因素 。 已 有 研究 证 实在 东南 亚 森 林 转 换 过 程 中 pH 是 显著 影响 真菌 功能 类 和 群 的 主要 理化 
因子 CMonkai et al., 2022) 。 


4 结论 


南亚 热带 地 区 乡土 树种 人 工 林 与 尾 巨 校 人 工 林 土壤 真菌 群落 多 样 性 及 功能 类 群 存在 差异 ， 这 主要 由 土 
壤 pH 所 致 。 乡 土 树种 人 工 林 和 尾 巨 核 林 的 土壤 真菌 优势 门 均 为 子囊 菌 门 和 担子 菌 门 ,但 在 优势 目 上 存在 一 
定 差异 。 尾 巨 校 林 的 土壤 真菌 群落 a 多 样 性 高 于 乡土 树种 人 工 林 ， 其 土壤 真菌 群落 组 成 结构 也 与 乡土 树种 
人 工 林 差异 显著 。 乡 土 树种 人 工 林 土壤 真菌 的 腐生 营养 型 占 比 最 高 ， 且 火力 楠 和 米 老 排 林 土壤 从 校 菌 根 真 
菌 类 群 的 相对 丰 度 显著 高 于 尾 巨 校 林 ;， 尾 巨 校 林 土 壤 的 共生 营养 型 为 优势 真菌 营养 型 ， 其 外 生 菌 根 真 菌 和 
木材 腐生 菌 的 相对 丰 度 明显 高 于 乡土 树种 人 工 林 。 总 体 而 言 ， 南 亚热带 乡土 树种 人 工 林 《尤其 是 火力 楠 林 
和 米 老 排 林 ) 替代 尾 巨 核 林 能 提高 土壤 肥力 ， 提 升 土壤 生态 功能 。 
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